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図６．鐘ａＬ遺伝子配列を用いた近隣結合法系統樹bKimuraの２変数法に基づき樹形を構築
した。数値はブートストラップを用いた内部枝検定による信頼値(>50卿で、Ａ１、
Ａ２、そしてＡ３はHohamら(2002)に準拠した。
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械討
単細胞ＰＣＲ法により得た麺､Ｌ遺伝子の部分配列に基づいて分子系統解析を行った結果、
遺伝的に異なる２つのグループに別れた。同じように２つのハプロタイプの存在を確認し
たMuramotDら(2｡08)ば接合子の翼形状を識別せずに分析したたぬハプロタイプと翼形状
の関係についてはわからなかったと述べている。本研究では高倍率の光学顕微鏡を用いて
各接合子の翼形状を識別してから分子系統解析を行ったが、遺伝的に異なる２グループの
どちらにも直線型とＳ字型の翼形状が混在することがわかった。今回の系統解析腱用いた
己鍾Fialisの鐘cL遺伝子は部分的な配列であり、内部枝検定の信頼値も低いが、構築され
た樹形は麺｡L遺伝子を用いて雪上藻の系統上の位置を調査した過去の研究結果と鏑よそ一
致した(Hoha】、“錘。２｡０２，２０６６，Ncvis錘墾2008)。遺伝的な２グループの両方に直
線型とＳ字型の翼を持つ接合子が現れたことは、園迩噸｣rｉｓの種の実態を接合子の翼形状
で識別することはできないことを意味している。
雪上藻のみで構成される鑓iurQlznKja薮サブクレードＡ２内にはＧｎｉ輝Ｚｉｇ、唖
趣鹸麺復jh8Y圦口カロヒム冠j､?ｺﾞｺﾞ､巳fxzne虚鍛漸臼､巳rZKgihiIJ鋤錘熟瓜餓鋺axJg1D鎚錘蕊鰯鐘趣"?“麓ｓ
Aひiii､そして“ｒｚあar窃が含まれる｡そのうち５種(風“噸I過ａｐｉ蛾ｍＤｊｉａａロム蛾azlHir、
ａｈｒｅｙ坤麺a、凰志噸迩1錘s鋤は接合子の形態が知られており、それらは種ごとに特異
的であり、己虚潅ＩＺｓの接合子と明瞭に識別できる。しかし、今回の分子系統解析鞭結果
もＭｕｒａｍｏｔｏｅｔａＬ(2鋤8)と同様に、□迩噸JXsから接合子の形態で識別できない遺伝的
に異なる２つのグループが存在することを明らかにした。そのうちの１つのグループはこ
“噸ＩＩＳとは別種の雪上藻とクレードを形成した。この結果は接合子の形態だけでは‘
、魑迩ｓを同定することはできず、これまで世界中から報告されたロガズ“Ｚｉｇの中には異
なる種が混ざっている可能性が高いといえる。特に接合子の形態に基づく同定の場合は再
調査が必要である。雪上藻として発見・同定される風麺醒I率は接合子の状態でみつかる
ことが多く、今後この藻を正確に同定するには、接合子ではなく、遊泳細胞の形態に基づ
く必要がある。それには接合子の休眠を解除し、発芽させて遊泳細胞を得る技術が必須で
あるが、まだその方法は確立されていない。
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